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 Application of the SIR model in the study of dengue transmission in the municipality of Gurupi, Tocantins. 
Dengue, an acute febrile infectious disease that can kill, has become one of the biggest public health 
problems in Brazil. Because it does not yet have an effective vaccine, its epidemiological profile multiplies 
throughout the national territory, especially in the summer, where the Aedes aegypti mosquito vector of 
transmission of the disease finds environmental conditions favorable to its high reproduction. The objec-
tive of this study is to discuss and apply the SIR model (susceptible, infected and recovered) in the de-
scription of dengue transmission in the municipality of Gurupi-TO. Carrying out simulations in order to 
validate the model comparing with the actual data of dengue cases in the municipality, besides presenting 
changes made in some parameters whose there are no records. Numerical simulations were carried out 
using a Runge-Kutta method of 4th order implemented in C language, using some parameters of the liter-
ature, others were adjusted for validation of the model for the periods of 2006/2011, 2009/2013 and 
2014/2016, which provided a better fit for all periods when compared to actual data. 
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 A dengue, uma doença infecciosa febril aguda que pode matar, tornou-se um dos maiores problemas de 
saúde pública no Brasil. Por ainda não possuir uma vacina eficaz, seu quadro epidemiológico multiplica-
se em todo território nacional, principalmente no verão, onde o mosquito Aedes aegypti vetor de 
transmissão da doença encontra condições ambientais favoráveis à sua alta reprodução. O objetivo desse 
estudo é discutir e aplicar o Modelo SIR (susceptíveis, infectados e recuperados) na descrição da 
transmissão da dengue no município de Gurupi-TO.  Realizando simulações a fim de validar o modelo 
comparando com os dados reais de casos de dengue no município, além de apresentar alterações feitas 
em alguns parâmetros cujos esse não se tem registros. As simulações numéricas foram efetuadas via 
método de Runge-Kutta de 4ª ordem implementado em linguagem C, utilizando alguns parâmetros da 
literatura, outros foram ajustados para validação do modelo para os períodos de 2006/2011, 2009/2013 e 
2014/2016 o que proporcionou um melhor ajuste para todos os períodos quando comparados com os 
dados reais. 
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INTRODUÇÃO 
Apontada como um dos principais problemas de 
saúde pública do mundo, a dengue é considerada 
pela OMS a mais importante doença viral veiculada 
por mosquitos devido sua grande distribuição glo-
bal. O vírus pode ser transmitido pelos mosquitos 
Aedes aegypti e Aedes albopictus.  O primeiro ori-
ginário da África domesticou-se e adaptou-se ao 
ambiente urbano e hoje é o maior transmissor da 
doença nas Américas. Além disso, o A. aegypti 
também é responsável pela transmissão do zika vi-
rus, que por sua vez pode causar microcefalia em 
recém-nascidos e a febre chikungunya (Freire et al., 
2017). 
No Brasil, a dengue é considerada um dos maio-
res desafios da saúde pública juntamente com a zika 
e chicungunya, estando presente em praticamente 
todos os 27 Estados da Federação e sendo respon-
sável por cerca de 60% das notificações nas Amé-
ricas, ocorrendo principalmente no primeiro semes-
tre do ano em razão das temperaturas mais eleva-
das. Além disso, a disseminação da doença foi re-
forçada devido ao rápido crescimento populacio-
nal, o que acelerou o processo de urbanização, au-
mentando assim a dispersão do vetor, o mosquito 
A. aegypti (Câmara, 2007). 
Segundo a Secretaria de Saúde do estado do To-
cantins, no ano de 2014 foram notificados 9.560 ca-
sos de suspeita de dengue, sendo que destes, 3.249 
foram confirmados. Já no ano de 2015 foram 
16.824 casos notificados, confirmando-se 5.678 
deste, resultando-se assim em um aumento de 
74,7% neste período. Em 2019, o estado do Tocan-
tins registrou um aumento de mais de 1.000% nos 
casos de dengue e lidera o ranking no país, segundo 
o Ministério da Saúde. Os casos suspeitos notifica-
dos no estado cresceram 1.369%, saltando de 210 
para 3.085 casos. 
Não é de hoje que utilizamos a matemática como 
uma ferramenta para interpretar vários fenômenos 
do nosso cotidiano. Cada experiência vivida, fez 
com que fossem construídos modelos que fazem 
uso da matemática como um instrumento em busca 
de soluções. Portanto, o estudo da matemática 
abrange quantidades, medidas, espaços, estruturas, 
variações, e, por meio de deduções rigorosas a par-
tir de sentenças e definições, estabelece novos re-
sultados, estando em grande processo evolutivo 
(Cruz et al., 2016).  Um modelo matemático é defi-
nido como uma representação de um sistema real 
possível de mudanças e pode envolver várias ciên-
cias como a Matemática, a Biologia, Computação e 
Estatística (Bassanezi, 2002; Zill, 2001). 
Com o passar dos anos pesquisadores observa-
ram que doenças com elevado grau de mobilidade 
e mortalidade eram bem mais controladas com me-
didas preventivas; esta observação contribuiu dire-
tamente para os estudos de epidemias. Entretanto, 
não basta apenas a compreensão do mecanismo da 
doença, mas sim uma análise qualitativa e quantita-
tiva do fenômeno para conter a doença.  
Desta forma o uso de modelos matemáticos para 
controle de doenças aumenta a proximidade entre a 
teoria e a prática. Uma das características desta mo-
delagem matemática corresponde ao uso de siste-
mas de EDOs não lineares, de várias variáveis, tais 
variáveis representam subpopulações na dinâmica 
epidemiológica. A utilização da modelagem consi-
dera o problema da doença do ponto de vista quan-
titativo, a fim de decidir sobre vacinações ou outros 
tipos de medidas imprescindíveis para sua conten-
ção (De Barros, 2015). Em vista da grande impor-
tância do problema perante a sociedade, qualquer 
esforço no sentindo de entender e dominar os pro-
cessos epidêmicos é justificável. 
Neste cenário, almejando compreender os meca-
nismos de transmissão da dengue, bem como enten-
der e dominar seus processos epidêmicos, este tra-
balho, particularmente, objetivou discutir e aplicar 
o Modelo SIR (susceptível, infectado e recupera-
dos), proposto originalmente por Kermack e 
McKendrick em 1927, na descrição da transmissão 
da dengue no município de Gurupi-TO de alto grau 
de incidência da doença, realizando simulações 
computacionais via integração numérica e compa-
rando as previsões obtidas com o Modelo com da-
dos reais. 
 
MATERIAL E MÉTODOS 
Local de estudo 
 
Este estudo foi realizado no município de Gu-
rupi, Tocantins. A origem do nome Gurupi vem do 
tupi-guarani que significa “Diamante Puro”, é co-
nhecida como a capital da amizade, localizando-se 
ao sul do Tocantins a 214 km de Palmas capital do 
estado. Gurupi é considerada a terceira maior ci-
dade do estado, tendo como principal fonte de 
renda a pecuária e a agricultura (Portal da Prefei-
tura, 2019). Após a realização da coleta de dados, 
simulações numéricas com o modelo SIR foram re-
alizadas no Laboratório de Matemática e Química 
Computacional (LABMAQC) localizado na Uni-
versidade Federal do Tocantins (UFT), Campus de 
Gurupi. 
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Modelo SIR (susceptíveis, infectados e 
recuperados) 
Este modelo, proposto por Kermack e McKen-
drick, em 1927, é bastante utilizado para a modela-
gem de transmissão de doenças infecciosas, como 
por exemplo a dengue e influenza A (H1N1). Tem 
por teoria que um indivíduo pode passar sucessiva-
mente por estágios de suscetibilidade, infecção e re-
cuperação e a imunidade é permanente, ou seja, 
dura a vida toda (Rocha, 2012).  
Para este modelo a dinâmica da população é di-
vidida em três classes:  
• 1ª classe: indivíduos susceptíveis, ou 
seja, aqueles que ainda não adquiriram a 
doença; 
• 2ª classe: indivíduos infectados, ou seja, 
aqueles que já tiveram contato com a do-
ença e foram contaminados; 
• 3ª classe: indivíduos removidos, ou seja, 
casos de cura e/ou óbitos. 
O modelo SIR é dado pelo seguinte sistema de 
equações diferenciais ordinárias: 
 
𝑑𝑆
𝑑𝑡
= −𝛽𝐼𝑆  
𝑑𝐼
𝑑𝑡
= 𝛽𝐼𝑆 − 𝛾𝐼  
𝑑𝑅
𝑑𝑡
= 𝛾𝐼                                 (1) 
Onde: 
𝛽  é o coeficiente de transmissão que determina 
a taxa a que novas infecções surgem, como 
consequência do contato entre susceptíveis e 
infectados; e  
𝛾  a taxa de recuperação de indivíduos infecta-
dos. 
 
O modelo SIR desconsidera fenômenos migrató-
rios e nascimentos, desta forma a soma da popula-
ção humana 𝑃𝐻, é dada por: 
 
𝑃𝐻 = 𝑆𝐻 + 𝐼𝐻 + 𝑅𝐻                   (2) 
Onde: 
𝑆𝐻 número de humanos susceptíveis; 
𝐼𝐻   número de humanos infectados; e 
𝑅𝐻 número de humanos removidos. 
 
Como a população 𝑃𝐻 é constante, derivando 
ambos os lados da equação (2) obtemos: 
𝑑𝑆𝐻
𝑑𝑡
+
𝑑𝐼𝐻
𝑑𝑡
+
𝑑𝑅𝐻
𝑑𝑡
= 0, 
que está de acordo com o sistema (1). 
 
Quando se trata da população de vetores trans-
missores 𝑃𝑣, consideramos apenas as seguintes 
classes: os susceptíveis (𝑆𝑣) que são os mosquitos 
hospedeiros que podem estar na fase aquática ou 
adulta, e os infectantes (𝐼𝑣), portadores do vírus e 
capazes de transmiti-los, tendo levado em conside-
ração o ciclo de vida curto, ou seja, sem possibili-
dade de recuperação, logo temos:  
𝑃𝑉 = 𝑆𝑉 + 𝐼𝑉                   (3) 
 
Considerando uma taxa de recrutamento fixa 𝐴 e 
uma taxa de mortalidade per capita constante igual 
a 𝜇𝑣, de forma que: 
 
 
𝑑𝑃𝑉
𝑑𝑡
= 𝐴 − 𝜇𝑣𝑃𝑉                      (4) 
 
e indica por 𝑏, as quantidades de picadas diárias por 
dia realizada pelo mosquito. Tendo em vista que 
esta quantidade pode variar de acordo com as con-
dições climáticas, porém, o modelo considera 𝑏 
constante. Sabemos que além de humanos o mos-
quito transmissor da dengue pode realizar picadas 
em outros mamíferos, com isso definimos 𝑚 como 
a quantidade de diferentes tipos de hospedeiros al-
ternativos, de forma que, a probabilidade de um 
mosquito picar um humano em detrimento de outro 
mamífero disponível é dada por 𝑃𝐻 (𝑃𝐻 +𝑚)⁄ , 
sendo (𝑃𝐻 +𝑚) o total de hospedeiros disponíveis 
para o vetor. Dessa maneira, as taxas de picadas em 
humanos por unidade de tempo, e de picadas por 
vetor por unidade de tempo são dadas por: 
 
𝑏𝑃𝑉
(𝑃𝐻+𝑚)
𝑒
𝑏𝑃𝐻
(𝑃𝐻+𝑚)
                       (5) 
 
Definindo 𝛽ℎ𝑒𝛽𝑣 como as probabilidades de 
transmissão da doença em humanos a partir do ve-
tor infectado (𝐼𝑉  e em vetores a partir de humanos 
infectados (𝐼𝐻), as taxas de infecção por humanos e 
vetores susceptíveis são: 
  
 
𝑏𝛽ℎ
(𝑃𝐻+𝑚)
𝐼𝑉𝑒
𝑏𝛽𝑣
(𝑃𝐻+𝑚)
𝐼𝐻                (6) 
 
Definindo 𝛾ℎ  como a taxa de recuperação dos 
humanos, a interação entre humanos e vetores é 
dado pelo seguinte sistema de EDOs acopladas  
 
𝑑𝑆𝐻
𝑑𝑡
= 𝜇ℎ𝑃𝐻 −
𝛽ℎ𝑏
𝑃𝐻 +𝑚
𝑆𝐻𝐼𝑉 − 𝜇ℎ𝑆𝐻 
𝑑𝐼𝐻
𝑑𝑡
=
𝛽ℎ𝑏
𝑃𝐻 +𝑚
𝑆𝐻𝐼𝑉 − (𝜇ℎ + 𝑦ℎ)𝐼𝐻 
𝑑𝑅𝐻
𝑑𝑡
= 𝑦ℎ𝐼𝐻 − 𝜇ℎ𝑅𝐻 
𝑑𝑆𝑉
𝑑𝑡
= 𝐴 −
𝛽𝑣𝑏
𝑃𝐻 +𝑚
𝑆𝑉𝐼𝐻 − 𝜇𝑣𝑆𝑉  
𝑑𝐼𝑉
𝑑𝑡
=
𝛽𝑣𝑏
𝑃𝐻+𝑚
𝑆𝑉𝐼𝐻 − 𝜇𝑣𝐼𝑉                    (7) 
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Considerando 𝑅𝐻 = 1− 𝐼𝐻 − 𝑆𝐻 e 𝑆𝑉 = 1− 𝐼𝑉 , 
podemos reduzir o sistema (7) em um sistema com 
três EDOs não lineares dado por: 
 
𝑑𝑆𝐻
𝑑𝑡
= 𝜇ℎ(1 − 𝑆𝐻) − 𝛽ℎ𝑏
𝐴 𝜇𝑣⁄
𝑃𝐻+𝑚
𝑆𝐻𝐼𝑉           (8) 
𝑑𝐼𝐻
𝑑𝑡
= 𝛽ℎ𝑏
𝐴 𝜇𝑉⁄
𝑃𝐻+𝑚
𝑆𝐻𝐼𝑉 − (𝜇ℎ + 𝑦ℎ)𝐼𝐻         (9) 
𝑑𝐼𝑉
𝑑𝑡
= 𝛽𝑣𝑏
𝑃𝐻
𝑃𝐻+𝑚
(1 − 𝐼|𝑉)𝐼𝐻 − 𝜇𝑣𝐼𝑉         (10) 
 
válida no limite 𝑃𝑉 =
𝐴
𝜇𝑣
. 
 
A partir do estudo deste modelo foi escolhido o 
município de Gurupi que está localizado ao sul do 
estado do Tocantins, a 234 km de Palmas, capital 
do estado, e a 596 km de Brasília, no limite divisó-
rio de águas entra o rio Araguaia e Tocantins, ás 
margens da BR-153. A cidade de Gurupi é conside-
rada a terceira mais populosa cidade do estado, 
sendo o polo regional de toda a região sul pos-
suindo como principais fontes de renda a pecuária 
e a agricultura. Atualmente a cidade de Gurupi pos-
sui aproximadamente 100.000 habitantes segundo a 
Prefeitura Municipal (Prefeitura Municipal de Gu-
rupi, 2017). 
Os dados numéricos foram obtidos a partir das 
simulações numéricas com o modelo SIR dado pelo 
sistema de EDOs (8-10). Essas equações foram im-
plementadas na linguagem C e os resultados obti-
dos foram plotados nos softwares Gnuplot e Scilab. 
Estes softwares são voltados para a área das ciên-
cias exatas e possui várias ferramentas de manipu-
lação de dados, possibilitando assim a geração de 
gráficos em 2D e 3D.  
Este estudo dividiu-se nas seguintes etapas: es-
tudo sobre modelagem matemática, aplicações, 
identificação e análise do modelo, obtenção de da-
dos, realização de simulações e ajuste do modelo e 
obtenção dos resultados, sendo tais etapas realiza-
das através da coleta de dados de casos de dengue 
obtidos pela Secretaria de Epidemias do município 
de Gurupi (TO), e da Secretaria de Saúde do Estado 
do Tocantins (Tabela 1). Para alguns parâmetros fo-
ram utilizados dados obtidos na literatura citada, 
conforme a tabela 2. 
 
Tabela 1 - Quantidade de casos de dengue registra-
dos no município de Gurupi (TO). 
Ano Quantidade de casos 
2007 840 
2008 202 
2009 27 
2010 494 
2011 81 
2012 - 
2013 - 
2014 1 
2015 51 
2016 131 
Fonte: Secretaria de Epidemiologia do município 
 
 
Tabela 2 - Valores dos parâmetros mencionados em literaturas. 
Parâmetro Unidade Valor Fonte 
𝜷𝒉 - 0,75 Esteva e Vargas 
𝜷𝒗 - 1 Newton e Reiter 
𝜸𝒉 humanos/dia 0,143 a 0,263 Yang/Massad 
𝝁𝒉 humanos/dia 4.57x10-5 Esteva e Vargas 
𝝁𝒗 vetor/dia 0,25 Esteva e Vargas 
𝒃 picada/dia 0,50 Esteva e Vargas 
Fonte: Santos (2013) 
 
 
Para a resolução numérica das equações 8, 9 e 
10, utilizamos o método de Runge-Kutta de 4º or-
dem por ser um dos métodos mais populares e mais 
precisos para obter soluções aproximadas de EDOs 
e sistema de EDOs. 
Desenvolveu-se o algoritmo numérico com o 
método de Runge-Kutta de 4º ordem o qual fora im-
plementado na linguagem de programação C. Pos-
teriormente foram realizadas diversas simulações 
numéricas, inicialmente para a validação do algo-
ritmo computacional. Após a validação do algo-
ritmo desenvolvido, buscamos realizar simulações 
numéricas para um melhor entendimento do meca-
nismo da doença bem como analisar qualitativa-
mente e quantitativamente o fenômeno para a de-
terminação de condições de existência ou não para 
a contenção da doença. 
Para realizar estas simulações, foram utilizados 
alguns parâmetros obtidos a partir da literatura, os 
quais são apresentados na tabela 3. As simulações 
computacionais foram aplicadas para população 
real do município de Gurupi (TO), objetivando ob-
ter uma validação para o método numérico desen-
volvido. 
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Tabela 3 - Parâmetros ajustados para validação do 
modelo. 
Parâmetros Valores utilizados 
 0,75 
 1 
 0,3428 dia 
-1 
 0,25 dia 
-1 
 4,57 x 10
-5 dia -1 
 0,8 (dia.mosquito)
-1 
RESULTADOS E DISCUSSÃO 
Os gráficos foram gerados no software Gnuplot, 
a partir de resultados numéricos obtidos pela simu-
lação computacional do modelo SIR. As figuras 1, 
2 e 3 apresentam a comparação dos resultados nu-
méricos com os dados reais (casos de dengue regis-
trados na Secretaria Municipal de Saúde) para o nú-
mero de humanos infectados (𝐼𝐻) na cidade de Gu-
rupi.   
Na figura 1 é apresentado a comparação dos re-
sultados numéricos (para os valores de humanos in-
fectados (𝐼𝐻) com os dados oficiais de casos de den-
gue registrados na Secretaria Municipal de Saúde 
do município de Gurupi no período de 2006 a 2011. 
Além dos parâmetros já definidos na tabela 3, fo-
ram ajustados também alguns parâmetros do mo-
delo, tais como, número de hospedeiros 𝑚 = 8.000 
e taxa de recrutamento do mosquito 𝐴 = 300.000 
vetores. Devido a tais dados não possuírem regis-
tros oficiais, as condições iniciais foram 𝑆𝐻0 =
0.02, 𝐼𝐻0 = 10
−7, 𝐼𝑉0 = 10
−7, sendo a população 
total dada por 𝑃𝐻 = 72.000 habitantes (IBGE, 
2017). 
Figura 1 - Simulação no período de 2006/2011 x dados reais. 
 
A figura 2 apresenta a comparação dos resulta-
dos numéricos (para os valores de humanos infec-
tados (𝐼𝐻)) com os dados reais de casos de dengue 
do município no período de 2009 a 2013 pela Se-
cretaria Municipal de Saúde. Além dos parâmetros 
já definidos na Tabela 2, e considerando os mesmos 
valores para o parâmetro 𝐴 e para condições iniciais 
citadas acima, fez-se necessário o ajuste do parâ-
metro 𝑚 = 5.000 hospedeiros com a população to-
tal dada por 𝑃𝐻 = 78.000 habitantes. A figura 3 
apresenta a comparação dos resultados numéricos 
(para os valores de humanos infectados (𝐼𝐻) no mu-
nicípio de Gurupi) com os dados reais de casos de 
dengue do município registrados no período de 
2014 a 2016. Considerando os parâmetros já defi-
nidos na tabela 2, e as mesmas condições iniciais 
das demais simulações, ajustaram-se os parâmetros 
𝐴 = 250.000 vetores, 𝑚 = 5.000 hospedeiros, e 
população 𝑃𝐻 = 80.000 habitantes (IBGE, 2017). 
Observar-se nas figuras 1, 2 e 3 que o comporta-
mento epidemiológico qualitativo dos dados é evi-
dentemente capturado pelo modelo. Além disso, 
verifica-se que quanto maior a população total do 
município, melhor o comportamento entre o mo-
delo e os dados reais. Isso se deve ao fato de que 
quanto menor a população de um município, mais 
significativa será a incidência ou não de um único 
caso. Ressalta-se que os dados reais são registrados 
pelo Centro de Zoonoses do município, podendo 
evidentemente não representar a realidade dos fa-
tos, haja vista que tal procedimento está sujeito a 
não notificação de alguns casos, ou até mesmo, re-
gistros advindos da população de municípios vizi-
nhos, gerando assim diferenças consideráveis. 
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Figura 2 - Simulação no período de 2009/2013 x dados reais. 
Figura 3 - Simulação no período de 2014/2016 x dados reais. 
Outros fatores que explicam as diferenças entre 
os dados simulados e os dados reais apresentados 
nas figuras são a população, o clima e o controle 
dos vetores, sendo os dois primeiros considerados 
constantes pelo modelo. Além do mais, sabe-se que 
taxas de natalidade, mortalidade, fatores migrató-
rios entre outros, tornam variáveis o quantitativo 
populacional, assim como para o clima, onde per-
cebem-se diferenças de pluviosidade e temperatura 
a cada ano. Já para os vetores, devido a não realiza-
ção do controle dos mesmos pelo município, estes 
tornam-se uma dificuldade a mais para prever o 
comportamento do modelo devido à incerteza do 
aumento ou não de sua população, bem como da 
eficácia ao seu combate. 
Nota-se ainda, pelas figuras apresentadas, o 
efeito da sazonalidade da dengue. Isso ocorre de-
vido sua maior incidência ser na metade final do 
período de verão, pois os ovos do A. aegypti são 
depositados pela fêmea nos reservatórios de água 
que por sua vez são mais numerosos nesta época 
devido às chuvas de verão. Além disso, a falta de 
consciência da população para se evitar a produção 
de criadouros, aliado as condições ideais de tempe-
ratura e umidade, intensificam a atividade hemató-
faga do mosquito em relação aos mamíferos e, em 
especial, aos seres humanos. Além dos humanos in-
fectados (𝐼𝐻), é possível analisar a população de ve-
tores infectados (𝐼𝑉) responsáveis pela quantidade 
de casos simulados para determinado período, bem 
como os humanos susceptíveis (𝑆𝐻) que são aque-
les que estão expostos a adquirir a doença, sendo 
que não é possível compará-los com dados reais, 
devido a inexistência de dados e a dificuldade em 
mensurá-los. 
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Observa-se na Figura 4 que o mesmo efeito de 
sazonalidade para infecção dos vetores, dados estes 
obtidos através da simulação computacional reali-
zada com os mesmos parâmetros da Figura 1, re-
presenta também os humanos susceptíveis captu-
rada pelo modelo para o município. Portanto, fica 
claro que a utilização de modelos matemáticos no 
processo de controle do dengue aumenta a proximi-
dade entre a teoria e a prática, mostrando clara-
mente a necessidade de desenvolvimento de novas 
tecnologias para o controle de epidemias. 
 
Figura 4 - Representação dos vetores infectados e humanos susceptíveis período de 2006-2011. 
Ao longo de todo nosso estudo percebeu-se que, 
a cada ano, o governo municipal aumentou as ações 
de combate ao mosquito transmissor da dengue, o 
que nos sugere que, a cada ano, está ocorrendo va-
riações nos valores de alguns parâmetros. Além 
disso, efeitos de sazonalidade nos ciclos de repro-
dução do mosquito e transmissão da doença tam-
bém sugerem a possibilidade de variação dos parâ-
metros. 
Dentre todos os parâmetros apresentados pelo 
modelo, selecionamos dois parâmetros para estudo, 
consideramos variações em: 
• 𝐴– índice de recrutamento do mosquito; 
• 𝑏– taxa de picadas dos mosquitos por dia; 
O período escolhido para aplicar as modi-
ficações propostas ao modelo foi o período de 
2006-2011. Para verificar se houve um melhor 
ajuste após as modificações nos parâmetros, utili-
zamos como base de comparação o erro quadrático 
médio do número de humanos infectados, dado pela 
fórmula: 
 
𝐸2 = ∑
[𝐼𝐻𝑟(𝑡𝑖)−𝐼𝐻𝑛(𝑡𝑖)]²
𝑁
𝑁
𝑖=0               (11) 
 
onde, 𝐸2 é o erro quadrado médio obtido vari-
ando 𝑡 do instante inicial 𝑡0 até o final 𝑡𝑓em inter-
valos de 1 ano, 𝐼𝐻𝑟  é o número de humanos infec-
tados obtidos através dos dados reais num instante 
𝑡, 𝐼𝐻𝑚 é o número de humanos infectados numéri-
cos obtidos através do modelo no mesmo ins-
tante𝑡(Heinz, 2011). 
Utilizando valor constante em toda a simulação 
para as variáveis 𝑏 = 0,8 picadas por dia e 𝐴 =
300.000 mosquitos por dia, encontramos um erro 
relativamente baixo, o qual está dentro do padrão 
como consta em literatura. O erro quadrático médio 
foi de 
 
𝐸 = 0,013713 
 
Taxa recrutamento mosquito  
A população do mosquito cresce considerando 𝐴 
fixo. Com aumento das chuvas e calor no verão, 
ocorre um favorecimento a proliferação do mos-
quito A. aegypti. O aumento da temperatura, pluvi-
osidade e umidade são as principais condições para 
o aumento do número de criadouros e consequente-
mente o desenvolvimento do vetor. Segundo Kea-
ting (2001) a temperatura e a pluviosidade afetam a 
sobrevivência, a reprodução, as mudanças na sua 
distribuição e a densidade destes. 
Estes fatores climáticos têm mostrado associa-
ção com casos de dengue, pois a incidência sazonal 
da doença coincide com o verão, período com 
maior ocorrência de chuvas. Diante destes fatos, re-
alizaram-se simulações computacionais alterando a 
quantidade da taxa de recrutamento 𝐴, porém ainda 
se considerou 𝐴 fixo em toda simulação.  
Para identificarmos se houve um melhor resul-
tado (ajuste) após modificações no parâmetro 𝐴, 
utilizamos novamente a equação (11) e calcular o 
ROSA & CRUZ / Journal of Biotechnology and Biodiversity / v.7 n.1 (2019) 231-240 
 
© 2019 Journal of Biotechnology and Biodiversity 
ISSN: 2179-4804 
DOI: https://doi.org/10.20873/jbb.uft.cemaf.v7n1.rosa 
238 
valor do erro quadrático médio do número de hu-
manos infectados. 
Para 𝐴 = 300.000, 𝐴 = 400.000, 𝐴 =
500.000e 𝐴 = 600.000 foram obtidos 𝐸 =
0,013713; 𝐸 = 0,020025; 𝐸 = 0,025907;𝐸 =
0,028334, respectivamente. Verificou-se que para 
𝐴 = 300.000, o valor do erro médio quadrático foi 
o menor valor, fornecendo um melhor ajuste aos 
dados simulados do modelo. 
Para a modificação do parâmetro 𝐴, observou 
que o mesmo varia de acordo com as condições cli-
máticas. No verão por apresentar baixas temperatu-
ras e alta capacidade de chuva, tem-se um maior 
valor para 𝐴, e o inverno, que tem temperaturas 
mais elevadas, tem o menor valor para 𝐴. Podemos 
observar a variação temporal deste parâmetro na fi-
gura 5. 
 
Figura 5 - Variação do índice de recrutamento do vetor. 
 
 
Taxa de picadas do mosquito. 
Quando se fala em dengue, geralmente a pri-
meira imagem que nos ocorre é a do mosquito A. 
aegypti. Entretanto, para que a dengue ocorra, são 
necessários: o vírus que causa a doença, o mosquito 
que transmite o vírus e um humano susceptível. 
Para que a transmissão da doença aconteça, é pre-
ciso que o vetor esteja infectado e infectivo. 
O mosquito fêmea se torna infectado quando 
suga o sengue de alguém doente e assim o mosquito 
terá o vírus em seu estômago. Após 10 e 12 dias o 
vírus se multiplica e invade suas glândulas saliva-
res, neste momento, o mosquito fêmea se torna in-
fectivo e poderá transmitir o vírus a outra pessoa. 
A quantidade de picadas realizadas pelo mos-
quito por dia varia dependendo das condições cli-
máticas. Em nosso trabalho este parâmetro é repre-
sentado por 𝑏 e é constante durante a simulação. 
Baseado nestes dados realizamos algumas simula-
ções para procurar entender o comportamento de 𝑏. 
Para 𝑏 = 0.7, 𝑏 = 0.8, 𝑏 = 0.9𝑒𝑏 = 1.0, foram 
obtidos 𝐸 = 0,020111; 𝐸 = 0,013713; 𝐸 =
0,017160 e 𝐸 = 0,024714 respectivamente. Veri-
ficou-se que para 𝑏 = 0.8, o valor de 𝐸 foi o menor 
possível, fornecendo um melhor ajuste dos dados 
simulados pelo modelo. 
Os valores de 𝑏, variam de acordo com as carac-
terísticas climáticas e se comporta da mesma forma 
que o parâmetro A. Pode-se observar na figura 6, 
que quando se tem um baixo valor de 𝑏 demora-se 
um maior tempo para que o vetor atinja seu alvo, e 
quando este valor é aumentado o vetor alcança o 
alvo com uma maior frequência, ou seja, conse-
quentemente terá um maior número de hospedeiros 
susceptíveis. 
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Figura 6 - Variação da quantidade de picada por dia do vetor. 
 
 
CONCLUSÕES 
Simulações computacionais foram realizadas 
utilizando o modelo SIR proposto por Kermack e 
McKendrick e os resultados numéricos obtidos fo-
ram comparados com os dados oficiais cedidos pela 
Secretaria Municipal de Saúde do município de Gu-
rupi. Para a integração numérica das equações do 
modelo aplicou-se o método de Runge-Kutta de 4ª 
ordem e o comportamento qualitativo dos dados fo-
ram descritos de forma satisfatória pelo modelo. O 
modelo utilizado neste trabalho possui uma grande 
quantidade de parâmetros, entretanto não leva em 
conta por exemplo fatores de migração e variações 
das taxas de natalidade e mortalidade. Possíveis 
melhorias entre os resultados numéricos e os dados 
oficiais encontram-se atualmente em análise pelos 
pesquisadores através de uma possível generaliza-
ção do modelo. 
A partir dos resultados obtidos conclui-se que 
para todos os períodos analisados a maior incidên-
cia de casos de dengue ocorrem no final do verão, 
onde para o estado é o período com maior incidên-
cias de chuvas. As condições climáticas atreladas 
às precipitações atmosféricas e temperaturas eleva-
das mostram relação positiva com a transmissão de 
dengue. Entendendo esse processo poderá propiciar 
maior entendimento sobre a dinâmica da transmis-
são e, consequentemente, contribuir para o seu con-
trole. 
Acreditamos que este estudo possa contribuir 
para a compreensão de algumas aplicações de mo-
delos matemáticos, bem como as ideias iniciais e 
problemas encontrados em cada um deles. Percebe-
mos a importância do uso de equações diferenciais 
na tentativa de formular ou descrever certos fenô-
menos em termos matemáticos. O método de inte-
gração numérica de Runge-Kutta transformado em 
algoritmo computacional possibilita simular siste-
mas nas mais diversas condições, fazer previsões, 
tomar decisões, explicar e entender melhor o fenô-
meno.  
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